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长江上游是我国淡水鱼类资源最为丰富的地区之一, 
已记录鱼类 261种; 同时, 该江段也是我国特有鱼类最为







犁头鳅 Lepturichthys fimbriata (Günther) 隶属鲤形
目 (Cypriniformes) 爬 鳅 科 (Balitoridae) 平 鳍 鳅 亚 科 
(Homalopterinae) 犁头鳅属 (Lepturichthys), 是长江特有
鱼类[4]。犁头鳅是生活于急流石滩的底栖小型鱼类, 利用
宽大平展的偶鳍和平坦裸露的胸腹部适应急流生境[5]。金




利用线粒体 DNA(mtDNA)的细胞色素 c 氧化酶亚基
(Ⅰ CO )Ⅰ 基因的部分序列 , 研究了金沙江下游屏山江段
犁头鳅的遗传结构, 为评估和监测金沙江水电梯级开发
对犁头鳅种群遗传结构的影响提供本底资料。 
1  材料与方法 
1.1  样品采集 
2008年 5月至 7月于长江屏山江段(28o60´N, 104o10´ 
E)采集漂浮性仔鱼样品(图 1)。采样工具为自制的定置网, 
弶类似于长江中下游传统捕苗工具 网; 网目 40 目, 网口
呈长方形, 宽 2.0 m, 深 1.5 m, 全长 2.5 m。网具 24h固定
于江边缓流区, 浮于水面, 每天上午(10:00)、下午(5:00)
各取样一次。同时, 在屏山江段渔获物中收集犁头鳅成鱼
样品。所有样品均在 95%的酒精中保存, 置于 4℃冰箱中。 
1.2  犁头鳅仔鱼的鉴定 
测定个体 mtDNA COⅠ基因 5′端的部分序列, 计算
Kimura 双参数遗传距离(K2P Distance), 分析序列间的分
化[7]; 基于鱼类 barcoding 研究结果[8], 将与犁头鳅成鱼 
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Fig. 1  Sampling location ( ) for Lepturichthys fimbriata popula-
tion in the Pingshan section and the locations of the two dams 
under construction (
 
) in the upper Yangtze River 
 
K2P距离小于 2%的仔鱼个体确定为犁头鳅仔鱼。 
1.3  DNA提取与扩增 
随机选取 1000尾仔鱼 (3.3—18.8 mm TL) 和 12尾
犁头鳅成鱼 (67—108 mm TL)。利用高盐法提取仔鱼个体
和成鱼鳍条的总 DNA, 琼脂糖电泳检测 DNA 质量和浓
度。PCR扩增各样品的 mtDNA COⅠ基因; 扩增引物采用
FishF1 & FishR1; 引物序列、反应体系和程序参见 Ward, 
et al.[8]。扩增使用 Bio-Rad PCR仪(Bio-Rad, PTC-100)。PCR
产物经琼脂糖电泳检测后 , 纯化目标片段 , 再利用扩增
引物测序。测序由北京华大基因研究中心完成。 
1.4  数据分析 
利用软件 Clustal X v 1.83[9]对序列数据进行全序列
比对, 剪除两端不可靠碱基, 并加以人工校正。将碱基序
列翻译成氨基酸 , 以检验测序错误和假基因 (Pseudo-
genes)。利用软件 MEGA 4.0[10]计算 Kimura K2P 距离, 分
析序列间的分化, 并统计序列的碱基组成。 
利用软件DnaSP v 5.1[11]检测犁头鳅仔鱼与成鱼的群
体分化水平, 如果无显著性分化, 则作为一个群体分析; 
若存在显著分化, 则分为两个群体分析。同时利用该软件
计算遗传多样性指数, 包括单倍型数目(Haplotype num-
ber, k)、单倍型多样性(Haplotypic diversity, h)、平均核苷
酸差异数(Average pairwise sequence differences, П)和核
苷酸多样性(Nucleotide diversity, π)。 
利用软件 STRUCTURE v 2.3[12]检验犁头鳅样品遗传
分化群。从 1到 10分别运算遗传分化群(K)的可能性, 根据
K的后概率值判定样品的遗传分化[12, 13]。检验基于Bayesian
判别的混合模型, 马尔科夫链的设置为 5 × 105迭代, 5次
重复。 
如果犁头鳅样品存在遗传分化, 则将每一个遗传分
化群视作一个群体。利用软件 DnaSP v 5.1计算各群体的
遗传多样性指数 k、h、П和 π; 并采用 Tajima以及 Fu & Li 
的检验方法[11], 检测群体 DNA水平的自然选择作用。利
用软件 ARLEQUIN v 3.1[14]统计各种群间的遗传分化水
平 , 并采用分子变异梯度分析 (Hierarchical analysis of 
molecular variance, AMOVA)检测遗传变异来源; 分析设
置 1 × 104次置换检验。 
利用软件 TCS 1.21[15]分析犁头鳅各单倍型的进化网
络, 置信区间为 95%。 
2  结果 
共成功扩增 824尾仔鱼和 12尾犁头鳅成鱼序列, 扩
增长度在 750 bp左右。对序列进行比对、分析和人工校
正后, 长 584 bp的碱基用于后续分析。584 bp序列中没
有插入和缺失, 也不包含移框突变和终止密码子。根据
2%K2P 距离的标准, 共有 57 尾仔鱼被鉴定为犁头鳅, 仔
鱼平均 K2P距离是 0.8%。57尾犁头鳅仔鱼最早出现时间
是 5月 9号, 最晚时间是 7月 4号; 在 6月 1号出现一个
明显的苗汛高峰。 
在仔鱼和成鱼共 69尾犁头鳅序列中, 检测到一尾仔
鱼存在一个氨基酸替换(val → lys), 即 84 号密码子第一
位置的碱基 G转换成 A, 其余个体均没有氨基酸变化。碱
基组成 T、C、A、G平均含量分别是 27.1%、28.5%、26.2%、
18.2%, A + T含量明显高于 C + G含量。 
卡方检验表明, 仔鱼与成鱼没有显著的群体分化(P 
= 0.776, df = 21), 因此, 合并为一个群体分析。584 bp序
列含有 33 个(占全系列 5.7%)多态位点, 其中 21 个(占
3.6%)是简约性信息位点。遗传多样性指数 k、h、П 和 π
分别是 22 (Hap 1—22, GenBank No:JN830334 – JN830355)、
0.882、4.076和 0.007。 
Bayesian判别检验表明, ln P(D)在 K = 3出现最大值
(图 2A), 69尾犁头鳅可以分为 3个(K = 3)遗传分化群(图 
2B), 记为 sub1、sub2和 sub3, 分别包含 27、33和 9尾个
体。3个群体间遗传分化显著, 尤其是 sub3与另两个群体
的分化极为显著, 其配对分化分别是 0.842、0.891(P < 0.001, 
表 1)。AMOVA分析表明, 群体间的变异占整个遗传变异
的 73.3%, 而来源于各群体内的变异占 26.7% (表 2)。 
22 种单倍型在三个群体内分布极不平均, 只有一种
单倍型(Hap 2)为 sub1和 sub2共享, 其余单倍型分别为不
同群体独有。在 3 个群体中 sub2 的各多样性指数均表现
为较低或最低(表 3)。 
Tajima 检验和 Fu & Li 检验的 P值均大于 0.1, 表明
犁头鳅各群体内 mtDNA进化遵循中性模型。 
TCS分析显示 22种单倍型分为两个进化枝, 一个进
化枝是群体 sub3, 包括 Hap15—19, 共 5 种单倍型, sub3
的单倍型沿单一进化方向经历了多次突变, 明显与其他
群体分离; 另一个进化枝包括其余 17 种单倍型, 分布在
sub1和 sub2之中(图 3)。单倍型 Hap2是犁头鳅最常见和
原始单倍型, 也是唯一共享单倍型。 
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图 2  利用软件 Structure v 2.3的混合模型分析长江上游屏江江
段犁头鳅种群的遗传分化群  
Fig. 2  Varied curve of [lnP(D)] and inferred genetic clusters of 
the Bayesian clustering analysis of Lepturichthys fimbriata popula-
tion in the Pingshan section of the upper Yangtze River performed 
with STRUCTURE 2.3 
图 A 中显示[lnP(D)]的值和标准差, 折线表示[lnP(D)]随 K 值的
变动趋势; 当 K = 3时, [lnP(D)]出现最大值; 图 B中垂直线条代
表个体, 长度与个体的成员系数(q)成比例, q≥80%的个体属于
相同分化群, 不同的颜色表示 3个不同的遗传分化群 
A. plot of the estimated logarithms of data [lnP(D)] against the 
number of populations tested (K), bars show standard deviation, the 
best clustering was observed for K = 3; B. Vertical bars represent 
individuals, length of vertical bar is proportional to the estimated 
membership coefficient (q), individuals is assigned to the same 
cluster with q≥80%, different colors represent three different 
inferred genetic clusters. 
 
表 1  长江上游屏山江段犁头鳅种群 3 个遗传分化群体间的配
对分化系数(Fst) 
Tab. 1  Pairwise Fst values among the three genetic groups (Sub 





Sub2 0.228*  
Sub3 0.842* 0.891* 
注: * 表示群体间分化显著(P < 0.001) 
Note: * Difference between groups was significance (P < 0.001) 
 
表 2  长江上游屏江江段犁头鳅种群 3 个遗传分化群体分子变
异梯度分析 
Tab. 2  Hierarchical analysis of molecular variance for the three 
genetic groups of Lepturichthys fimbriata in the Pingshan section 














2 2.097 73.270 
群体内 
Intra-group 
66 0.765 26.730 
总计 Total 68 2.862 100.000 
表 3  长江上游屏江江段犁头鳅种群 3 个不同遗传群体的遗传
多样性指数 
Tab. 3  Genetic diversity indices of the three genetic groups of 




n k h П π 
Sub1 27 12 0.880 2.031 0.003 
Sub2 33 6 0.697 1.023 0.002 
Sub3 9 5 0.806 2.056 0.004 
注: n, 样品数; k, 单倍型数; h, 单倍型多样性; П, 平均核
苷酸差异数; π, 核苷酸多样性 
Note: n, analyzed specimens; k, haplotype number; h, haplo-
typic diversity; П, average nucleotide differences; π, nucleotidic 
diversity 
 
3  讨论 
对犁头鳅种群分化的研究结果表明, 在采集的样品
中存在遗传分化显著的 3 个群体(表 1)。共享单倍型数目
及 Tajima 检验和 Fu & Li 检验的结果均显示群体间缺乏
基因流。这些结果说明研究江段犁头鳅种群存在具有一定
遗传隔离的不同群体。鱼类的这种多遗传群体结构现象可
能较为普遍[如鲱鱼 (Clupea harengus) [16]、红大马哈鱼 
(Oncorhynchus nerka) [17]]。在对具有多个遗传隔离群体的鱼
类进行管理和保护时, 如果将其视为单一的管理单位 (Man-
agement unit, MU), 极有可能导致特定群体的消失[17, 18]。加
拿大 Newfoundland & Labrador海域的鳕鱼(Gadus morhua)
由若干遗传分化的群体组成, 由于对其多群体结构认识
不足 , 之前一直作为单一管理单位进行管理 , 过度捕捞
导致多个补充能力弱的亚群体消失或严重受损, 导致加







高, 但 3个分化群体的 π值介于 0.002—0.004之间(表 3), 
各群体内的遗传多样性并不高, 明显小于一级保护鱼类
中华鲟 Acipenser sinensis 的遗传多样性(π 值: 0.008— 
0.016) [21]和二级保护鱼类胭脂鱼 Myxocyprinus asiaticus
的遗传多样性(π值: 0.008—0.052) [22]。由于群体间的显著
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图 3  长江上游屏江江段犁头鳅种群单倍型的简约进化网络图 
Fig. 3  Statistical parsimony network based on haplotype frequencies of Lepturichthys fimbriata population in the Pingshan section of the 
upper Yangtze River 
图中椭圆表示单倍型, 椭圆大小与单倍型包含个体的数量成比例, 每一线段表示两单倍型间发生一次碱基突变; 一个空白圆代表一
个丢失的单倍型, 3种颜色表示单倍型在 3个群体中的分布 
Oval represents haplotype, oval size is proportional to the number of individuals in haplotype, each line in the network represents a single 
mutational change; each blank circle represents one missing haplotype, the three colors represent distribution of haplotypes in the three Lep-
turichthys fimbriata populations 
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